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LOCUS E26532 3054 bp DNA linear PAT 18-JUN-2001 

DEFINITION Novel protein belonging to MDC gene family and DNA encoding the 

same . 
ACCESSION E26532 
VERSION E26532.1 GI: 13026199 

KEYWORDS JP 1999155574-A/3. 
SOURCE Homo sapiens . 

ORGANISM Homo sapiens 

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostomi; 

Mammalia; Eutheria; Primates; Catarrhini; Hominidae; Homo. 
REFERENCE 1 (bases 1 to 3054) 
AUTHORS Koji,S. 

TITLE Novel protein belonging to MDC gene family and DNA encoding the 

same 

JOURNAL Patent: JP 1999155574-A 3 15-JUN-1999; 
EISAI CO LTD 

Query Match 86.7%; Score 1965.4; DB 6; Length 3054; 

Best Local Similarity 99.7%; Pred. No. 0; 

1969; Conservative 0; Mismatches 1 6; Indels 0; Gaps 0; 

CTTGACACAAAGGCAAGACACCAGCAAAAACATAATAAGGCTGTCCATCTGGCCCAGGCA 8 6 

I N I I I I II II I I I I I I I I I 1 1 I I I I I I I I I 1 1 I I | | | | | M | | | | | M | | | | | | | | | | | 

CTTGACACAAAGGCAAGACACCAGCAAAAACATAATAAGGCTGTCCATCTGGCCCAGGCA 67 6 

AGCTTCCAGATTGAAGCCTTCGGCTCCAAATTCATTCTTGACCTCATACTGAACAATGGT 14 6 
I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I j I I 
AGCTTCCAGATTGAAGCCTTCGGCTCCAAATTCATTCTTGACCTCATACTGAACAATGGT 736 

TTGTTGTCTTCTGATTATGTGGAGATTCACTACGAAAATGGGAAACCACAGTACTCTAAG 206 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I 
TTGTTGTCTTCTGATTATGTGGAGATTCACTACGAAAATGGGAAACCACAGTACTCTAAG 796 

GGTGGAGAGCACTGTTACTACCATGGAAGCATCAGAGGCGTCAAAGACTCCAAGGTGGCT 266 

I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I N I I I I | | | | || I I I I I 

GGTGGAGAGCACTGTTACTACCATGGAAGCATCAGAGGCGTCAAAGACTCCAAGGTGGCT 856 

CTGTCAACCTGCAATGGACTTCATGGCATGTTTGAAGATGATACCTTCGTGTATATGATA 326 
M I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I M II I I I I I 
CTGTCAACCTGCAATGGACTTCATGGCATGTTTGAAGATGATACCTTCGTGTATATGATA 916 

G AG CC AC TAGAGCTGG T TC AT G AT G AG AAAAG C AC AG GTCG AC C AC AT AT AAT C C AG AAA 386 

I I I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

G AGC C AC T AG AG C TGGTTCAT GAT G AG AAAAGC ACAGGTCG AC CAC AT AT AAT CC AG AAA 976 

ACCTTGGCAGGACAGTATTCTAAGCAAATGAAGAATCTCACTATGGAAAGAGGTGACCAG 4 4 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I | | | | | | | | I 

AC C T T G G C AG G AC AG TAT T C T AAG CAAAT G AAG AAT C TC ACT ATG G AAAG AG G T G AC C AG 1036 

TGGCCCTTTCTCTCTGAATTACAGTGGTTGAAAAGAAGGAAGAGAGCAGTGAATCCATCA 506 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I II I I I i I I I I II 

TGGCCCTTTCTCTCTGAATTACAGTGGTTGAAAAGAAGGAAGAGAGCAGTGAATCCATCA 1096 



Matches 


Qy 


27 


.Db 


617 


Qy 


87 


Db 


677 


Qy 


147 


Db 


737 


Qy 


207 


Db 


797 


Qy 


267 


Db 


857 


Qy 


327 


Db 


917 


Qy 


387 


Db 


977 


Qy 


447 


Db 


1037 



Qy 507 CGTGGTATATTTGAAGAAATGAAATATTTGGAACTTATGATTGGTAATGATCACAAAACG 566 

I I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1097 CGTGGTATATTTGAAGAAATGAAATATTTGGAACTTATGATTGTTAATGATCACAAAACG 1156 



Qy 567 TATAAGAAGCATCGCTCTTCTCATGCACATACCAACAACTTTGCAAAGTCCGTGGTCAAC 62 6 

I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1157 TATAAGAAGCATCGCTCTTCTCATGCACATACCAACAACTTTGCAAAGTCCGTGGTCAAC 1216 

Qy 627 CTTGTGGATTCTATTTACAAGGAGCAGCTCAACACCAGGGTTGTCCTGGTGGCTGTAGAG 68 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I 

Db 1217 CTTGTGGATTCTATTTACAAGGAGCAGCTCAACACCAGGGTTGTCCTGGTGGCTGTAGAG 127 6 

Qy 687 ACCTGGACTGAGAAGGATCAGATTGACATCACCACCAACCCTGTGCAGATGCTCCATGAG 74 6 

I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I II t I I I It I I I I I I I I I i I I I I I I I I I ! 

Db 1277 ACCTGGACTGAGAAGGATCAGATTGAGATCACCACCAACCCTGTGCAGATGCTCCATGAG 1336 

Qy 747 TTCTCAAAATACCGGCAGCGCATTAAGCAGCATGCTGATGCTGTGCACCTCATCTCGCGG 80 6 

I I I I I I I I I I I I I.I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I N I II I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1337 TTCTCAAAATACCGGCAGCGCATTAAGCAGCATGCTGATGCTGTGCACCTCATCTCGCGG 1396 

Qy 807 GTGACATTTCACTATAAGAGAAGCAGTCTGAGTTACTTTGAAGGTGTCTGTTCTCGCACA 8 66 

I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1397 GTGACATTTCACTATAAGAGAAGCAGTCTGAGTTACTTTGGAGGTGTCTGTTCTCGCACA 14 56 

Qy 8 67 AGAGGAGTTGGTGTGAATGAGTATGGTCTTCCAATGGCAGTGGCACAAGTATTATCGCAG 926 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I 

Db 1457 AGAGGAGTTGGTGTGAATGAGTATGGTCTTCCAATGGCAGTGGCACAAGTATTATCGCAG 1516 

Qy 927 AGCCTGGCTCAAAACCTTGGAATCCAATGGGAACCTTCTAGCAGAAAGCCAAAATGTGAC 986 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1517 AGCCTGGCTCAAAACCTTGGAATCCAATGGGAACCTTCTAGCAGAAAGCCAAAATGTGAC 1576 

Qy % 987 TGCACAGAATCCTGGGGTGGCTGCATCATGGAGGAAACAGGGGTGTCCCATTCTCGAAAA 104 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1577 TGCACAGAATCCTGGGGTGGCTGCATCATGGAGGAAACAGGGGTGTCCCATTCTCGAAAA 1636 

Qy 1047 TTTTCAAAGTGCAGCATTTTGGAGTATAGAGACTTTTTACAGAGAGGAGGTGGAGCCTGC 1106 

I I II I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I 

Db 1637 TTTTCAAAGTGCAGCATTTTGGAGTATAGAGACTTTTTACAGAGAGGAGGTGGAGCCTGC 1696 

Qy 1107 CTTTTCAACAGGCCAACAAAGCTATTTGAGCCCACGGAATGTGGAAATGGATACGTGGAA 1166 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1697 CTTTTCAACAGGCCAACAAAGCTATTTGAGCCCACGGAATGTGGAAATGGATACGTGGAA 1756 

Qy 1167 GCTGGGGAGGAGTGTGATTGTGGTTTTCATGTGGAATGCTATGGATTATGCTGTAAGAAA 1226 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I II I I I I I I I I 1,1 I I 

Db 1757 GCTGGGGAGGAGTGTGATTGTGGTTTTCATGTGGAATGCTATGGATTATGCTGTAAGAAA 1816 

Qy 1227 TGTTCCCTCTCCAACGGGGGTCACTGCAGCGACGGGCCCTGCTGTAACAATACCTCATGT 128 6 

I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1817 TGTTCCCTCTCCAACGGGGCTCACTGCAGCGACGGGCCCTGCTGTAACAATACCTCATGT 187 6 

Qy 1287 CTTTTTCAGCCACGAGGGTATGAATGCCGGGATGCTGTGAACGAGTGTGATATTACTGAA 134 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1877 CTTTTTCAGCCACGAGGGTATGAATGCCGGGATGCTGTGAACGAGTGTGATATTACTGAA 1936 

Qy 134 7 TATTGTACTGGAGACTCTGGTCAGTGCCCACCAAATCTTCATAAGCAAGACGGATATGCA 1406 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1937 TATTGTACTGGAGACTCTGGTCAGTGCCCACCAAATCTTCATAAGCAAGACGGATATGCA 1996 



4 



Qy 1407 TGCAATCAAAATCAGGGCCGCTGCTACAATGGCGAGTGCAAGACCAGAGACAACCAGTGT 1466 

I I I I I I I I I I I I I I ! I I 1 I I I I I i I I I I I I f I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 1997 TGCAATCAAAATCAGGGCCGCTGCTACAATGGCGAGTGCAAGACCAGAGACAACCAGTGT 2056 

Qy 14 67 CAGTACATCTGGGGAACAAAGGCTGCAGGGTCTGACAAGTTCTGCTATGAAAAGCTGAAT 1526 

I I I 1 I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I i M I I I I I M II I I I I I I I ! II t I I I M I I I I I I I I 
Db 2057 CAGTACATCTGGGGAACAAAGGCTGCAGGGTCTGACAAGTTCTGCTATGAAAAGCTGAAT 2116 

Qy 1527 ACAGAAGGCACTGAGAAGGGAAACTGCGGGAAGGATGGAGACCGGTGGATTCAGTGCAGC 158 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I 
Db 2117 ACAGAAGGCACTGAGAAGGGAAACTGCGGGAAGGATGGAGACCGGTGGATTCAGTGCAGC 217 6 

Qy 1587 AAACATGATGTGTTCTGTGGATTCTTACTCTGTACCAATCTTACTCGAGCTCCACGTATT 164 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I 1 I I 1 I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2177 AAACATGATGTGTTCTGTGGATTCTTACTCTGTACCAATCTTACTCGAGCTCCACGTATT 2236 

Qy 1647 GGTCAACTTCAGGGTGAGATCATTCCAACTTCCTTCTACCATCAAGGCCGGGTGATTGAC 1706 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II ! I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2237 GGTCAACTTCAGGGTGAGATCATTCCAACTTCCTTCTACCATCAAGGCCGGGTGATTGAC 2296 

Qy 1707 TGCAGTGGTGCCCATGTAGTTTTAGATGATGATACGGATGTGGGCTATGTAGAAGATGGA 17 66 

I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2297 TGCAGTGGTGCCCATGTAGTTTTAGATGATGATACGGATGTGGGCTATGTAGAAGATGGA 2356 

Qy 17 67 ACGCCATGTGGCCCGTCTATGATGTGTTTAGATCGGAAGTGCCTACAAATTCAAGCCCTA 1826 

I I I I I I I I I I I I I I I t I I I I I I I t I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2357 ACGCCATGTGGCCCGTCTATGATGTGTTTAGATCGGAAGTGCCTACAAATTCAAGCCCTA 2416 

Qy 1827 AATATGAGCAGCTGTCCACTCGATTCCAAGGGTAAAGTCTGTTCGGGCCATGGGGTGTGT 188 6 

I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 2417 AATATGAGCAGCTGTCCACTCGATTCCAAGGGTAAAGTCTGTTCGGGCCATGGGGTGTGT 2476 

Qy 1887 AGTAATGAAGCCACCTGCATTTGTGATTTCACCTGGGCAGGGACAGATTGCAGTATCCGG 194 6 

I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I t I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 2477 AGTAATGAAGCCACCTGCATTTGTGATTTCACCTGGGCAGGGACAGATTGCAGTATCCGG 2536 

Qy 1947 GATCCAGTTAGGAACCTTCACCCCCCCAAGGATGAAGGACCCAAGGGTTTGTGTG 2001 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I III 
Db 2537 GATCCAGTTAGGAACCTTCACCCCCCCAAGGATGAAGGACCCAAGGGTCCTAGTG 2591 



